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2INVERTASAS
• Sacarasas, beta-Fructofuranosidasa (FFase, EC 3.2.1.26), 
Fructosiltransfersa (FTase, EC 2.4.1.9).
1) Son enzimas que convierte la sacarosa en glucosa y fructosa
2) Tienen una actividad fructosiltransferasa  
GFn +  GFn GFn+1 + GFn-1 n   
Donde:
n= 1-3
3FUENTES
Mercado:
Demanda mundial para alimentos 
prebióticos: 
Año 2008 : 167,000 Tn ->  390 millones 
de Euros
Para el 2020: USD 5.75 billones
1) Japón 
2) USA
3) Europa
Objetivos
4
1.Caracterizacion del gene suc -1 y de la proteína que transcribe.
2.Construccion del filograma del gene suc-1 en base a secuencias 
proteicas
3.Reconstruccion de la  secuencias nucleotidicas y proteicas 
ancestrales  del gene suc-1
4.  Predicción tridimensional de la estructura de la proteina ancestral 
del gene suc-1
Realizar un estudio bioinformatico acerca  de la filogenia del gene 
suc-1 y reconstruir la una proteína ancestral en base a esta 
información.
5PROYECTO EN EJECUCION 
Aspectos metodológicos: población y muestra
6
MATERIAL  BIOINFORMATICO
• NCBI 
• BLAST: BLASTP,TBLASTN  
• MEGA 6 
• Mr.BAYES
• GUINDANCE
• DARWIN
• PROSITE
• SWISS - MODEL
• Cap3 
• Perl-Bioperl
• Python-Biophyton
• LINUX-UBUNTU 12.04
ANALISIS BIOINFORMATICO
421 secuencias
ESTs para Genero Aspergillus
Python 
Perl
Python
L
IN
U
X
  
L
IN
U
X
L
IN
U
X
  L
IN
U
X
Edición de secuencias y creación de MultiFASTA
Ensamblaje
y
Busqueda ANÁLISIS 
FIOLOGENETICO       
8RECONSTRUCCION DE LA SECUENCIA ANCESTRAL
Máxima verosimilitud
Inferencia bayesiana
Resultados: Filogenia
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Distancia genética
MONO- FUNGI = 0.023
DICO –FUNGI = 0.012
 A._oryzae(XP_001823245)FTase_.
 A._oryzae(ACZ48670)_FTase
 S.occidentalis(ADN34605)FTase
 A._foetidus_(CAA04131)_FTase
 P._polymyxa(CAA81392)_FTase
 A.niger(xp_001396571)1-sst
 A.oryzae(ABW87267)FTase
 A.sydowii(CAB89083)FTase
 A.terreus(XP_001214174)FTase
FUNGI
 C.intybus(AAB58909)1-SST
 L._sativa(ABX90019)1-SST
 C.scolymus(CAA70855)1-SST
 C._intybus(AAD00558)_1-FFT
 A._lappa(BAJ24841)_1-FFT
 C.cardunculos (CAA04120)1-FFT
DICOTYLEDONOUS
MONOCOTYLEDONOUS A.sativum(AAM21931)1-SST
ANCESTRO
10
Resultados: DNA Y PROTEINA Ancestral
Secuencia de ADN Traducción del ADN
Comparación y determinación de identidad 
11
DOMINIOS  A D Y E DE LA PROTEINA ANCESTRAL 
Ancestro SUC-1
12
PREDICCION : ESTRUCTURA  DE LA PROTEINA ANCESTRAL
RECONSTRUCCION DE ORGANISMOS : CIENCIA FICCION O REALIDAD?
Conclusiones
14
1) Se logro diseñar la secuencia ancestral del gene SUC-1 
constituido por un Exón de 1851 pb.
2) La proteína ancestral esta constituido por 620aa.
3) Los dominios A, D y E de la proteína ancestral mostro diferente 
posicionamiento  y composición a la proteína  Suc1.    
4) Es posible el diseño y la reconstrucción de la proteína ancestral 
de una invertasa mediantes métodos Bioinformáticas.
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"Nada en la Biología tiene sentido excepto a la luz de la Evolución" 
Theodosius Dobzhansky
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